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Czebe András
Szemben az ismeretlen elkövetővel I. 1
Helyzetkép a forenzikus DNS-fenotipizálás 
eredményeiről és korlátairól
Facing the unknown perpetrator – part I.
An overview of the results and limits of forensic DNA phenotyping
Absztrakt 
A forenzikus DNS-fenotipizálás (FDP) az igazságügyi genetika új és kialaku-
lóban lévő technikája, amely lehetővé teszi az ismeretlen bűnelkövető külső 
tulajdonságainak valószínűsítését a helyszíni DNS-ből. Az FDP ezáltal a fel-
derítés egyik leghatékonyabb eszközévé válhat, amely különösen a nagyobb 
tárgyi súlyú, nyomszegény bűncselekmények vonatkozásában nyújthat óriási 
segítségét a nyomozó hatóság számára. A szem-, a haj- és a bőrszín immáron 
a gyakorlat számára hasznos pontossággal valószínűsíthető. Ennek ellenére az 
FDP-t még nem alkalmazzák rutinszerűen a forenzikus szektorban, amely kü-
lönösen a pigmentációval és az arcvonásokkal összefüggő genetikai ismeretek 
hiányára és a közbülső fenotípusok alacsonyabb fokú számszerűsítésére vezet-
hető vissza. Az FDP értelmezése és alkalmazhatósága ugyanakkor számos or-
szágban vetett fel etikai, társadalmi és jogi kérdéseket, amelyek megválaszolása 
elengedhetetlen annak rutinszerű forenzikus felhasználásához.
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Abstract 
Forensic DNA phenotyping (FDP) is a new and evolving technique of forensic 
genetics that enables the prediction of an unknown perpetrator’s externally vis-
ible characteristics from crime scene DNA. In this way, FDP can become one 
1   A tanulmány II. része a Belügyi Szemle 2021/7. számában jelenik meg.
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of the most effective investigative tools for law enforcement, in particular in 
fighting serious but hardly traceable crime. Eye, hair and skin colour can now 
be predicted with practically useful certainty. Nonetheless, FDP has not yet been 
routinely adopted in the forensic sector due to the absence of complete aware-
ness of pigmentation and facial features genetics and the lower predictability 
of intermediate traits. At the same time, the interpretation and applicability of 
FDP has raised several ethical, social and legal concerns, the answers to which 
are essential for its routine forensic use.
Keywords: forensic, DNA, phenotyping, genetics, prediction
Bevezetés
A masszív párhuzamos szekvenáláson (MPS) 2 alapuló forenzikus DNS-fenoti-
pizálás (FDP) bűnügyi alkalmazása két okból jelentős. Egyrészt választ kínál 
a kriminalisztikai azonosítás meglévő korlátaira, másrészt hasznos eszköznek 
bizonyul a felderítés folyamatában. A nyomozás során a hatóság fizikai és pszi-
chikai bűnjelek (Czebe, 2020) segítségével próbálja leszűkíteni a bűncselek-
ménnyel gyanúsítható személyek körét. Kézzel fogható bűnjelek viszont nem 
minden esetben állnak a hatóság rendelkezésére, a pszichikai bűnjelek pedig 
különösen nagy bizonytalanságot hordozhatnak magukban, hiszen a büntetőjo-
gilag releváns események észlelését, az emlékezést és a visszaadást köztudottan 
számos objektív és szubjektív tényező befolyásolhatja (Katona, 1990). Azok 
a büntetőügyek, amelyekben a kriminalisztikai azonosítás meglévő módszerei 
nem vezetnek releváns eredményre, általában döglött ügyek maradnak (Kayser, 
2018). Az FDP lehetővé teszi a fizikai megjelenés DNS-ből történő valószínű-
sítését, amely különösen az ismeretlen elkövető ellen indított nyomozásokban 
segíthet meghatározni és leszűkíteni a lehetséges gyanúsítottak körét. Az FDP 
ezáltal egyfajta biológiai tanúként hasznosítható az elkövető felderítésére azok-
ban a büntetőügyekben, amelyekben a kriminalisztikai azonosítás hagyomá-
nyos módszerei önmagukban kudarcot vallanának (Branicki & Kayser, 2015). 
A fizikai tulajdonságokkal összefüggő gének alapkutatási eredményeinek kö-
szönhetően a bűnügyi szektor is egyre nagyobb igényt támaszt a fenotípusos 
2   Az MPS egy olyan új generációs szekvenálási (a DNS-láncot alkotó nukleotidok – adenin, guanin, ci-
tozin, timin – sorrendjének meghatározására irányuló) eljárás, amely elérhetővé teszi az emberi genom-
ban (a sejtek genetikai állományának összességében) felhalmozódott információt.
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információk forenzikus 3 előrejelzésére (Pádár et al., 2019). Egészen pontosan 
az egypontos nukleotid-polimorfizmusok (SNP) 4 azok a markerek 5, amelyek 
az egyedek fenotípusait 6 szabályozzák. Ezek a tulajdonságok rendkívül ösz-
szetettek, minthogy rendkívül sok gén vezérli őket, csakúgy mint a környeze-
ti hatások, és azok folyamatos, együttes alakulása (Branicki & Kayser, 2015). 
Jelen tanulmány fókuszában a szem, a haj és a bőr pigmentációjának, továbbá 
az arcvonások előrejelzése (predikciója) áll, minthogy a gyakorlati bűnfelde-
rítés számára mindezidáig ezek a fenotípusok bizonyultak a legértékesebb in-
formációknak (1. számú ábra).
Az FDP a közelmúltban elért eredményei ellenére nem mentes a korlátoktól, 
amely tényező megosztja a bűnügyi tudományos közösséget annak gyakorla-
ti alkalmazhatóságában (Serrano, 2020). Az FDP ugyanis számos olyan etikai, 
társadalmi és jogi kérdést vet fel, amelyek megválaszolása elengedhetetlen an-
nak rutinszerű, forenzikus felhasználásához (Pádár et al., 2020).
1. számú ábra: Illusztráció a szem-, a haj- és a bőrszín, továbbá az arc morfológiájának 
DNS-alapú valószínűsítéséről és annak összetettségéről
Forrás: Walsh et al., 2011; Walsh et al., 2013; Chaitanya et al., 2018.
3   A forenzikus jelző a latin forensis szóból ered, melynek a jelentése: a fórum előtt. Az ókori Rómában 
a fórum volt az igazságszolgáltatás helyszíne, jóllehet nem a mai garanciarendszerrel övezve. A mo-
dernkori forenzikus tudomány minden olyan diszciplínának a gyűjtőneve, amelyek a jogszolgáltatás 
során felmerülő tudományos ténykérdéseknek a megválaszolására hivatottak.
4   Mutáció következtében a genom szekvenciája kisebb-nagyobb mértékben változhat. Az SNP egy olyan 
szakasz a DNS-szekvenciában, amely akkor jön létre, ha a genomban egy nukleotid megváltozik, és azt 
a populáció több mint 1%-a hordozza.
5   A marker olyan DNS-szakasz, amelynek helye és biológiai funkciója ismert.
6   A fenotípus az egyed megjelenési formája, amelyet a genom és a környezeti tényezők kölcsönhatása 
alakít.
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Az FDP genetikai aspektusai
Az emberi pigmentáció és az arcvonások genetikai vizsgálata
Az emberi pigmentációs genetika jóval fejlettebb az arcvonások vizsgálatánál. 
Az előbbi területhez kötődő tulajdonságok ugyanis kevésbé összetettek: olyan 
köztes mendeli öröklésmenetet követnek, amelyben ésszerű számú gén szol-
gáltatja a fenotípusos információk többségét (Liu et al., 2013). A pigmentációs 
fenotípusokkal összefüggő gének felkutatására leggyakrabban a teljes genomra 
kiterjedő asszociációs vizsgálatokat (GWAS) alkalmazzák. Az olyan techno-
lógiai újítások, mint az MPS-en alapuló SNP microarray-vizsgálatok, ugyanis 
egyidejűleg teszik lehetővé több millió rövid DNS-fragmentum szekvenálását. 
Az ehhez párosuló, új típusú statisztikai tesztek ugyanakkor még több gént hoz-
hatnak összefüggésbe a pigmentációval (Branicki & Kayser, 2015). Az emberi 
pigmentációban elsősorban azok a gének játszák a főszerepet, amelyek a me 
lanin termeléséhez kapcsolódnak, elvégre az eu- és feomelanin szint határoz-
za meg a pigemntáció típusát. A szemszínt főként a HERC2 és OCA2 gének 
(Liu et al., 2013), míg a hajszínt az MC1R gén befolyásolja (URL1). A bőrszín 
genetikája ennél jóval összetettebb azon biogeográfiai génmarkereknek köszön-
hetően, amelyek az evolúció során végbemenő vándorlás és a környezeti viszo-
nyokhoz való alkalmazkodás termékei (Jablonski & Chaplin, 2017). A bőrszín 
ezáltal közvetlenül összefügg az adott népességi csoporttal, amelyben a gének 
és azok variánsai is váltakoznak (Richmond et al., 2018). Példának okáért az 
SLC24A5 génben megjelenő rs1426654-nek köszönhető a dél-ázsiai népesség 
bőrszín-variációja. Ugyanez az SNP ezzel szemben rögzült a kelet-ázsiai és euró-
pai népesség körében, ezért nem hat a bőrszínre (Stokowski et al., 2007). A pig-
mentáció genetikai összetettsége egyúttal fokozódik az episztázis jelenségével, 
amelyben több SNP kölcsönhatása határoz meg egyetlen fenotípust (Pospiech 
et al., 2014), továbbá a pleiotrópia jelenségével, amelyben egy SNP vesz részt 
több fenotípus meghatározásában (Jablonski & Chaplin, 2017).
Az egypetéjű ikerkutatásoknak köszönhetően ma már tudjuk, hogy az arcvoná-
sok mögött javarészt genetikai, mint sem környezeti tényezők állnak. Az arcvo-
násokat szabályozó gének feltárása iránt a közelmúltban különösen megugrott 
az innovációs igény. Az irányadó kutatások e körben már több mint 50 irány-
adó lókuszra hívták fel a figyelmet (Richmond et al., 2018). Példának okáért 
a PAX3 gén a nasion (Paternoster et al., 2012), míg a DCHS2 gén a columella 
alakjával függ szorosan össze (Adhikari et al., 2016a). Az arc fenotípusaival 
összefüggő gének ugyanakkor komoly szerepet játszanak a kraniofaciális (ko-
ponyadeformitási) fejlődési rendellenességek mögött rejlő okok feltárásában 
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is (Richmond et al., 2018). Ugyancsak szoros összefüggés mutatható ki az arc 
morfológiája és a biogeográfiai eredetet meghatározó genetikai tényezők kö-
zött (Claes et al., 2014a). Végül pedig, mint már a pigmentációnál is szó volt 
róla, egyetlen SNP akár több arcvonást is szabályozhat, és fordítva. Az episz-
tázis és a pleiotrópia jelensége itt is irányítólag hat (Richmond et al., 2018). Az 
arcvonásokat bizonyítottan befolyásoló géneknek a száma azonban eltörpül 
a nemzetközi szakirodalom által napjainkban taglalt többszázezer génhez képest, 
amelyek különösen a kraniofaciális tulajdonságokkal függnek össze (URL2). 
A technológiai fejlődésnek köszönhetően ugyanis minőségi ugrásra került sor 
a normális arcfenotípusok feltérképezésében: egy közelmúltbéli tanulmány fi-
gyelemreméltó módon összesen 1932 SNP-t azonosított 38 lókuszon (marke-
ren) egyes arcvonásokkal összefüggésben (Claes et al., 2018).
A fenotípusok forenzikus előrejelzése
Az adott vonásban szerepet játszó gének feltárását követően egy statisztikai szá-
mításokon nyugvó, előrejelző modell kerül alkalmazásra, amely a bizonytalan-
ságra tekintettel teszi lehetővé meghatározott fenotípusok jelenlétének a való-
színűsítését (Biedermann et al., 2015). A továbbiakban különböző paraméterek 
értékelik az előrejelzés pontosságát. A kategorikus predikciókhoz leggyakrabban 
használt paraméter a vevő működési karakterisztika görbe alatti terület, amely 
a véletlen előrejelzést jelölő 0,5 és a pontos előrejelzést jelölő 1 értékek között 
oszlik meg (Kayser, 2018). Az előrejelző rendszerek közül a legújabb az úgy-
nevezett HIrisPlex-S, amely párhuzamosan teszi lehetővé a szem, a haj és a bőr 
színének előrejelzését. A HIrisPlex-S voltaképpen két korábban kifejlesztett 
teszt – a szemszínt előrejelző IrisPlex (Walsh et al., 2011), valamint a szem- és 
hajszínt előrejelző HIrisPlex (Walsh et al., 2013) összeolvadásának az ered-
ménye, kiegészülve a bőrszínt előrejelző markerekkel. A HIrisPlex-S ezáltal 
két egyesített genotipizálási vizsgálatot vegyít, amelyben összesen 41 SNP és 
3 statisztikai modell játssza a főszerepet (Chaitanya et al., 2018).
Az említett tesztek forenzikus alkalmazása érvényesítve (validálva) van. A va-
lidáció különösen fontos ezen a területen (Nogel, 2020), elvégre az pártatlan 
bizonyítékot szolgáltat a DNS-teszt minőségére, megbízhatóságára és megis-
mételhetőségére nézve (URL3). Az említett rendszereket úgy tervezték, hogy 
a bűncselekmény helyszínén talált, jellemzően kis mennyiségű vagy leromlott 
minőségű genetikai anyagmaradvánnyal is összeegyeztethetők legyenek. Amíg 
a HIrisPlex és a HIrisPlex-S 63 pg, addig az IrisPlex akár 31 pg anyagfelhasz-
nálással is működőképes (Chaitanya et al., 2018). Az FDP legfőbb törekvése az, 
hogy az ismeretlen eredetű DNS-mintából egy komplett arcképet vázoljon fel 
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a nyomozó hatóság számára. Erre számos próbálkozás született. Egyes kutatá-
sok olyan egyszerűbb modelleket kreáltak, amelyek egyes arcvonásokat (pél-
dául a szemöldök vastagságát vagy a szemek közti távolságot) bizonyos fokú 
megbízhatósággal képesek előrevetíteni (Fagertun et al., 2015). Más tanulmá-
nyok a nemi és a biogeográfiai markerekre építik fel a többi SNP-t, és ezáltal 
a kérdéses személy vélelmezett arcképét (Claes et al., 2014b). Csakhogy az ed-
digiekben létrehozott modellek túlságosan leegyszerűsített és feltáró jellegűek, 
ezért a tudományos közösség szerint azok továbbra sem alkalmazhatók meg-
bízhatóan a gyakorlatban (Serrano, 2020). Ennek ellenére egy észak-amerikai 
cég, a Parabon Nanolabs Inc. egy olyan fenotipizáló rendszerrel (Snapshot Fo-
rensic DNS Phenotyping System) állt elő, amely nemcsupán a szem, a haj és 
a bőr színét, de az emberi arc alakját, a szeplőket és a biogeográfiai eredetet is 
párhuzamosan képes előrejelezni (URL4). Ugyan az említett vállalat nem hoz-
ta nyilvánosságra a szolgáltatásai mögött rejlő predikciós algoritmusokat, sem 
az azt validáló kutatásokat, egyes nyomozó hatóságok már a gyakorlatban is 
erre támaszkodnak (URL5).
Az emberi pigmentáció és az arcvonások genetikai vizsgálatának korlátai
A genetikai vizsgálatokat általában, így magát az FDP-t is elsősorban négy té-
nyező korlátozza. Egyrészt a különböző típusú vizsgálatokban (génfelfedezés, 
modellfejlesztés, validálás) nem feltétlenül különítik el a független mintákat. 
A minta mérete ezáltal túlságosan kicsi és kevésbé jellemző ahhoz, hogy meg-
bízható eredményt adjon. Másrészt nincs szabványosított fenotípus-meghatá-
rozási módszer az előrejelző vizsgálatok elvégzésére. A predikciós statisztikai 
modellek hiánya különösen az eljárás megismételhetőségét és az információk 
kölcsönös felhasználását lehetetleníti el (Serrano, 2020). Harmadrészt egyér-
telmű szüksége mutatkozik egy olyan egységes adatbázis kialakítására, amely 
egyaránt tartalmazza a külső tulajdonságokhoz kapcsolódó fenotípusokat és 
genotípusokat. Elvégre a jelenlegi adatbázisok mikrószatellit markereken és 
azonosító SNP-ken alapulnak. Ezek bővítésével az előrejelzések összehason-
líthatóbbá, a modellparaméterek megbízhatóbbá válnának. A fenotípus-vizsgá-
latokat negyedrészt a finanszírozási eljárások hátráltatják, tudniillik azok első-
sorban a betegségorientált kutatásokat helyezik a középpontba (Kayser, 2015). 
A pigmentációs genetikai kutatások legfőbb korlátját a vizsgált tulajdonságok 
mennyiségi természete képezi. Elvégre a genetikai asszociáció és az előrejel-
zés is a kérdéses tulajdonság fenotípusos osztályozásának a minőségétől függ 
(Wollstein et al., 2017). A pigmentációs fenotípusoknak a mennyiségi jellegét 
viszont nagymértékben leegyszerűsíti, hogy azokat a hagyományos megközelítés 
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általános csoportokba (például kék, barna vagy közbenső szemszín) sorolja (Liu 
et al., 2013). Napjainkban ezért újabb megközelítések jelennek meg a szem- és 
bőrszín mennyiségi fenotipizálására. A GWAS jövőbeli lehetőségeit figyelem-
be véve e megközelítések különösen hasznosnak ígérkeznek azon pigmentációs 
géneknek a feltérképezésében, amelyekre a hagyományos csoportosítások nin-
csenek tekintettel (Serrano, 2020). A fenotípusok szubjektív osztályozási rend-
szere ráadásul nem csupán a génvariánsok feltérképezését, de a megismételhe-
tőséget is akadályozza. Jóllehet ezek a mennyiségi megközelítések objektívek, 
egyúttal különböznek is egymástól, ami megkérdőjelezi a vizsgálati eredmé-
nyeknek az összehasonlíthatóságát (Phillips et al., 2015). A bőr pigmentációs 
genetikájának feltárását lényegesen korlátozza annak sokfélesége is. Tudniillik 
minél sokrétűbb a kérdéses tulajdonság, annál nagyobb eséllyel vezet a GWAS 
hamis pozitív eredményre (Branicki & Kayser, 2015). E problémát napjainkban 
algoritmusalapú funkcionális prioritási módszerekkel próbálják kiküszöbölni, 
rámutatva ezáltal olyan génekre, amelyek nagyobb valószínűséggel működnek 
együtt a kérdéses fenotípusokkal (Ganguly et al., 2019). Végül a pigmentációs 
genetikai kutatásoknak a környezeti tényezők is korlátját képezik, amelyekre 
a GWAS sincs tekintettel (Tam et al., 2019). A gének feltérképezését ráadásul 
a minta jellemzői, így annak összetétele és mérete is korlátozhatják. Példának 
okáért egy lengyel asszociációs tanulmány a vörös hajszínnel összefüggésben 
két SNP (rs200616835, rs11547464) 100%-os előfordulási gyakoriságára mu-
tatott rá az MC1R génben. A genotípus-fenotípus asszociáció során azok még-
sem bizonyultak statisztikailag meghatározónak, amelyet a szerzők az allélek 
alacsony gyakoriságával és a vöröshajú minta kisebb méretével magyaráztak 
(Siewierska & Górska et al., 2017). Az arcvonások genetikájának legfőbb kor-
látját a genotípus-fenotípus hálózat rendkívüli összetettsége képezi. A problé-
mát nem is elsősorban az jelenti, hogy az egyes génvariációk többféleképpen 
befolyásolhatják a fenotípusos végeredményt, hanem sokkal inkább az, hogy 
a morfológiai tulajdonságok fenotípusos variációinak sokfélesége több szinten 
és eltérő időintervallumokban zajló modulációs folyamatoknak köszönhető. És 
mivel az arcvonások genetikai szórásnégyzete nem kumulatív, azokra általános 
hatással bírnak az episztatikus folyamatok és környezetfüggő kölcsönhatásaik 
(Hallgrimsson et al., 2014).
Jelentős korlátot képez továbbá a vizsgálati minták mérete és genetikai gaz-
dagsága. A hagyományos vizsgálatok génfeltáró tevékenysége mögött tudniil-
lik nagyobb méretű, genetikailag gazdag minták állnak (Adhikari et al, 2016b). 
A GWAS e körben lényegi változást hozhat, amely a közelmúltban viszonylag 
kisebb minta felhasználásával is 38 meghatározó lókuszra tudta felhívni a fi-
gyelmet. Az új megközelítés immáron nem arcképeken, hanem SNP analízisen 
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nyugszik, ezáltal képes kiszűrni a hagyományos fenotipizáló módszerek gyen-
ge pontjait: az emberi arc fenotípusait egyrészt nem egyszerűsíti le bizonyos 
távolságokra, szögekre és kvalitatív jellemzőkre, másrészt nem kezeli azokat 
változatlan tényezőkként (Claes et al., 2018).
Az útmutatók, illetve a képalkotó technológiák szabványosításának a hiánya 
olyan további korlátokként nevesítendők, amelyek megkérdőjelezik az eljárás 
megismételhetőségét (Evans, 2018). Végül nagyszabású lakossági tanulmányok-
ra is szükség van az újabb génvariánsok feltérképezése érdekében. Utóbbi vi-
szont lényegesen megnehezítheti az arc fenotipizálásának folyamatát. Egyrészt 
meglehetősen összetetté válna az arcvonások genetikájának megértése, elvég-
re az minden olyan folyamatnak és kölcsönhatásnak a feltárását és magyaráza-
tát igényli, amelyek egy adott fenotípus mögött rejlenek. A feldolgozásra váró 
adatok másrészt olyan hatalmas és összetett adatbázisokba csoportosulnának, 
amelyeknek a bioinformatikai infrastruktúráját ugyancsak kihívás biztosítani 
(Richmond et al., 2018).
A fenotípusok forenzikus előrejelzésének korlátai
A pigmentációs előrejelzés legfőbb korlátját a bizonytalanság képezi. Az igaz-
ságügyi genetika egy egzakt tudomány, amely minimális hibahatárokkal dol-
gozik. A pigmentációs előrejelzés körében viszont az általánosító fenotípus-
csoportosítási rendszer következtében 10–20%-os hibahatárokkal találkozunk. 
Ezzel együtt a teljes genetikai információ hiányának tudható be bizonyos fe-
notípusoknak az alacsony kiszámíthatósága (Chaitanya et al., 2018). E körben 
új biomarkereknek a feltárására van szükség, hiszen a prediktív tesztek nem 
számolnak sem a közbenső fenotípusok (például zöld szemszín, szőke hajszín) 
markereivel, sem az életkorral összefüggő pigmentációs változásokkal. A barna 
hajszín alacsonyabb kiszámíthatósága példának okáért a csecsemőkori szőke-
ség torzító hatásának tudható be. Az utóbbi jelenség mögött rejlő molekuláris 
folyamatok tudniillik nem ismertek pontosan (Walsh et al., 2013). Az irányadó 
kutatásokat viszont már a fiatal- és gyermekkorúakra is kiterjesztették. A kü-
lönböző életkorok figyelembevételével ugyanis nagyobb fenotípus-lefedettség 
érhető el (Kukla & Bartoszek et al., 2018). Csakhogy más jelenségek, így pél-
dául az ősz hajszálak (Branicki & Kayser, 2015) vagy a pigmentfoltok megje-
lenése mögött rejlő molekuláris folyamatok sincsenek tisztázva (Jacobs et al., 
2015). A biológiai nem ugyanakkor egy olyan további tényező, amely módo-
síthatja a szem színét. Egy spanyol tanulmány szerint azok a nők, akiknek CC 
genotípus található a HERC2 génjükben nagyobb valószínűséggel rendelkeznek 
sötét szemszínnel (Martinez & Cadenas et al., 2013). Egy másik tanulmányban 
Czebe András: Szemben az ismeretlen elkövetővel I. 
Helyzetkép a forenzikus DNS-fenotipizálás eredményeiről és korlátairól
Belügyi Szemle, 2021/6. 917
az IrisPlex modelljét alkalmazták az olasz lakosság genetikai mintájára, ahol 
a HERC2 res12913832 után a biológiai nem bizonyult a második legfontosabb 
tényezőnek a szemszín előrejelzésében (Pietroni et al., 2014). Egyelőre azon-
ban nem világos teljesen, hogy a biológiai nem miként hat a szem színére, és 
mely nemi kromoszómák hozhatók összefüggésbe a pigmentációval (Pospi-
ech et al., 2016).
Végül nem feledkezhetünk meg a génkölcsönhatások szerepéről sem, el-
végre a zöld szemszín előrejelzésében bizonyos DNS-variánsok – a HERC2 
rs12913832, az OCA2 rs1800407 és a TYRP1 rs1408799 – csupán akkor bizo-
nyulnak meghatározónak, amikor megalapozottan feltételezhető, hogy kölcsön-
hatásba léptek egymással (Pospiech et al., 2016). Minthogy az arcvonásainkat 
javarészt örököljük, egy genetikai tényezőkön alapuló fenotípusmeghatározó-
modell elméletben helyes előrejelzést tud róla adni (Qiao et al., 2018). Az em-
beri arcszerkezet genetikai alapjairól jelenleg mégsem rendelkezünk elég isme-
rettel ahhoz, hogy ezt a DNS alapján a gyakorlatban kivitelezhessük (URL2). 
A mostanság alkalmazott fenotipizálási módszerek, statisztikai modellek tudni-
illik olyannyira leegyszerűsítették az arc fenotípusait, hogy a felhasznált SNP-k 
száma eltörpül az arcvonásokat alakító teljes genetikai hálózathoz képest. Túl-
zott hiány mutatkozik egyúttal az alkalmazott statisztikai és fenotipizálási mód-
szerek validációjában is (Stephan et al., 2019).
Az FDP etikai aspektusai
Az etikai aspektusokat nem az FDP korlátjaiként, hanem inkább olyan alappil-
lérekként érdemes értelmeznünk, amelyek végső soron a társadalom javára for-
dítják e technológia gyakorlati, büntetőeljárásbéli hasznosíthatóságát (Serrano, 
2020). A leggyakrabban tárgyalt etikai szempont e körben a magánélet lehetséges 
sérelme. Számos szerző érvel amellett, hogy a fenotípusos tulajdonságok nem 
veszélyeztetik a magánélethez fűződő jogokat, mivel azok nyilvánosak, szabad 
szemmel is láthatók. Csakhogy a DNS-ből levonható egyéb, szabad szemmel 
nem látható következtetések már a magánélet sérelmével járhatnak (MacLean 
& Lamparello, 2014). E körben az egyik legérzékenyebb kérdés a betegségek-
kel összefüggő fenotípusos tulajdonságoknak az előrejelzése. Bár egyes gének 
szabályozzák a fenotípusok kóros és nem-kóros formáját is, azok általában jól 
elhatárolhatók egymástól, így az FDP tesztek fejlesztése során a patológiás in-
formációk kiszűrhetők (Kayser, 2015). Egy másik alapvető etikai kérdés, hogy 
vajon az FDP akár bizonyítékként, vagy csupán felderítési eszközként haszno-
sítható a büntetőeljárásban? A DNS-hez fűződő CSI-hatás tudniillik sértheti 
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a tisztességes eljáráshoz való jogot: a forenzikus technológiák megbízható-
ságába vetett bizalom előítéleteket kelthet a büntetőeljárás alanyaiban (Slab-
bert & Heathfield, 2018). A magánszektor szereplői ezt csupán súlyosbítják, 
amikor az FDP-t anélkül kínálják egy DNS-kompozit létrehozására alkalmas 
szolgáltatásként, hogy annak módszereit közzétették vagy érvényesítették vol-
na (Samuel & Prainsack, 2019). Ráadásul a fenotípusos előrejelzések csupán 
olyan becslések, amelyek nem értékelhetők kétséget kizáróan a terhelt terhé-
re (MacLean & Lamparello, 2014). Az FDP-re ezért jelenleg nem bizonyítási, 
hanem szigorúan csak felderítési eszközként tekinthetünk. Elvégre a felderí-
tés stádiumában akkor van a múltbéli esemény megismerése, amikor még csak 
többverziós szinten van a megismerés (Tremmel, 2006). Az FDP magas hiba-
aránya következtében e problémát a gyökerénél kell megragadnunk. Nem az 
a fontos, hogy a vizsgálati eredmények kételyre adnak okot, hanem sokkal in-
kább az, hogy maga a vizsgálat megbízható módszertani alapokon nyugodjon 
(MacLean & Lamparello, 2014). Nem maga az FDP képezi tehát a problémát, 
hanem annak helytelen értelmezése és alkalmazása. Az utóbbiak elkerülése vé-
gett kiemelkedően fontos, hogy az FDP felhasználói megfelelő képzésben ré-
szesüljenek és világos útmutatókkal rendelkezzenek. Végül nem mehetünk el 
az FDP által létrehozott adatok tárolásával összefüggő etikai kérdések mellett 
sem. E körben különösen fontos megakadályoznunk, hogy a genetikai adatok 
rossz kezekbe kerüljenek. Ugyanis az az egyének egészségügyi hajlamossága 
vagy más fizikai tulajdonsága szerinti megkülönböztetéséhez vezethet (Samu-
el & Prainsack, 2019).
Az FDP társadalmi aspektusai
Az FDP eredményeinek helytelen értelmezése társadalmi kérdéseket feszeget. 
A szerzők többsége e körben azon társadalmi csoportoknak az előrelátható meg-
bélyegzésére és megkülönböztetésére figyelmeztet, amelyek a legkiszolgálta-
tottabbak a bűnügyi rendszernek (Machado & Silva, 2019). Az arc DNS-alapú 
előrejelzésének pontatlansága automatikusan összeköthet egyes etnikumokat, 
ártatlan személyeket a bűnözés jelenségével. Az FDP ugyanis olyan csoport-
sajátosságokat jelez előre, amelyekkel az egyedeknek csak egy meghatározott 
része rendelkezik (Toom et al., 2016). A technológiához társuló képzésnek 
ezért ki kell terjednie a kulturális tudatosságra: az etnikai csoportokkal össze-
függő biogeográfiai markerek a faji előítéletekre tekintettel kezelendők. A bőr-
szín meglévő csoportosítása helyett – példának okáért – helyesebbnek tűnik 
a folyamatos skálák használata (Slabbert & Heathfield, 2018). Nem szabad 
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megfeledkeznünk arról sem, hogy az FDP társadalmi előnyökkel is együtt jár. 
Tudniillik a fenotípusos tulajdonságoknak az előrejelzése lehetővé teszi a le-
hetséges elkövetők számának a csökkentését, ezáltal időt és költséget megta-
karítva a büntetőeljárásban (Slabbert & Heathfield, 2018). Kérdés, hogy vajon 
e forenzikus eszköz használata sérti-e a büntetőeljárási garanciákat?
Az FDP jogi aspektusai
Az FDP jogi szabályozásáról jelenleg nincs nemzetközi megállapodás. Minthogy 
az európai országok többségében (például Ausztria, Csehország, Lengyelország, 
Magyarország, Spanyolország, Svédország) a jogszabályi környezet nem vál-
tozott a DNS-profil meghatározásának bevezetése óta (Koops & Schellekens, 
2008), a büntető jogszabályok többnyire hallgatólagosan, de lehetővé teszik 
az FDP gyakorlati alkalmazhatóságát. Az igazságügyi genetika eme újdonsült 
technikáját viszont Franciaországban már szokásjogi alapokon (URL6), Hol-
landiában, Szlovákiában és Németországban pedig újonnan alkotott pozitív 
jogi rendelkezésekkel szabályozzák (Schneider et al., 2019). Utóbbi jogforrá-
sok általában a születéstől kezdve látható külső tulajdonságok (szem-, haj- és 
bőrszín) előrejelzését teszik lehetővé azon nagyobb tárgyi súlyú bűncselekmé-
nyek felderítése körében, amelyeknek ismeretlen az elkövetője vagy az áldo-
zata (URL6). A forenzikus genetikai vizsgálatokat más országokban (például 
Belgium, Írország) kifejezetten a nem-kódoló DNS-re korlátozzák. Ez a meg-
közelítés viszont napjainkban már meghaladottnak tekinthető (Serrano, 2020), 
hiszen ismeretesek az emberi DNS-nek olyan nem kódoló markerei is, ame-
lyeknek a genetikai variációja a fenotípusokra is kihathat (például a szemszín 
meghatározásában közrejátszó res12913832 SNP a HERC2 génben). Magyar-
országon, ha a szakértői kirendelésben foglalt szakkérdés nem válaszolható 
meg a 12/2016. (V. 4.) BM rendelet 6. és 7. mellékletében nevesített markerek 
alapján, akkor a szakértőnek lehetősége van más DNS-markereknek, így a fe-
notípusos jellemzőknek a vizsgálatára is (Nogel et al., 2019). Utóbbi rendelke-
zés a fentiekben nevesített genetikai, etikai, társadalmi és jogi összefüggésekre 
tekintettel módosításra, másképpen fogalmazva, korlátozásra szorul. Az FDP 




Az FDP jelenleg egy olyan felderítési eszköz, amely a nyomozó hatóság mun-
káját a kérdéses személy külső tulajdonságainak DNS-alapú valószínűsítésé-
vel hivatott előmozdítani. E technológia meglévő korlátainak leküzdése érde-
kében genetikai ismereteinknek a gazdagítására és a már feltárt fenotípusoknak 
az előrejelzésére kell fókuszálnunk. Úgy gondolom, hogy a fentiekben tárgyalt 
tényezőknek a figyelembevételével növelhető a vizsgálati eredmények pon-
tossága. Az FDP fejlesztésének legfőbb akadályát a fenotípusokat alakító ge-
netikai hálózat ismeretének hiánya és magasfokú bonyolultsága képezi. Több 
és megbízhatóbb markerre van szükség a közbenső fenotípusok, az életkorhoz 
kötődő pigmentációs és olyan további folyamatoknak a feltérképezése érde-
kében, mint az episztázis. Ugyan a GWAS-nak vannak belső korlátai (példá-
ul a genetikai sokféleség és a vizsgálati minta mérete), a legnagyobb akadályt 
mégis a finanszírozásuk jelenti. Elvégre csak nemzetközi együttműködés ré-
vén, a lakosság különösen nagy számának a bevonásával lehet elérni statiszti-
kai szempontból is meghatározó számú genetikai variánst. A nagy mennyiségű 
minták egyúttal elősegítik az FDP minőségbiztosítását, amelyre a forenzikus 
szektor oly erőteljesen támaszkodik (Kovács, 2017). Az FDP-vizsgálatok gya-
korlati alkalmazásához szabványosított mennyiségi módszerekre van szükség. 
Ez egyrészt lehetővé tenné a pigmentációval és az arcvonásokkal összefüggő 
újabb géneknek a feltárását, másrészt kiküszöbölné azok faji alapú csoportosí-
tását. Az MPSrendszereknek az általános alkalmazása egyúttal optimalizálná az 
idő- és erőforrásbefektetést: az ugyanis párhuzamosan teszi lehetővé a fenotí-
pusanalízist, a mikrószatellit (legáltalánosabban használatos) markerekkel tör-
ténő profilalkotást és a biogeográfiai eredetmeghatározást. Az erre szakosodott 
projektek közül az európai Visible Attributes Through Genomics (VISAGE) 
feltétlenül kiemelendő, amely rutineszközként kívánja bevezetni az MPS-en 
alapuló FDP-t az Európai Unió tagállamaiban (URL7). Az FDP gyakorlati al-
kalmazhatóságát világosan meghatározott jogszabályi keretek közé kell szorí-
tani, különös tekintettel a genetikai adatok kezelésére, amellyel megelőzhető az 
alapvető emberi jogoknak a sérelme. Igaz ugyan, hogy jelenleg a jogszabályi 
környezet hallgatólagosan lehetővé teszi az FDP alkalmazását, az nem akadá-
lyozza meg az etikátlan gyakorlatoknak a kialakulását. A genetikai adatok eti-
kátlan kezelése a közelmúltban nagy port kavart a Golden State Killer néven el-
híresült sorozatgyilkos megoldatlan ügyében, amelyben a változást a genetikai 
azonosítás hozta. Csakhogy az utóbbira vitatható módon került sor: a helyszíni 
mintából nyert DNS-profilt a nyomozó hatóság egy nyílt genetikai adatbázisba, 
a GEDMatch-be töltötték fel, amely lehetővé tette az ismeretlen elkövető távoli 
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rokonainak, és rajtuk keresztül Joseph James DeAngelo azonosítását (URL8). 
A gyanúsított letartóztatását követően komoly etikai aggályok merültek fel 
a genetikai adatok kezelését és felhasználását illetően: Vajon a nyomozó ható-
ságnak akkor is joga van hozzáférnie genetikai adatainkhoz, ha azt korábban 
nem a bűnfelderítés céljából rögzítették? Ezzel ugyanis akaratunk ellenére ten-
nénk ki genetikai rokonainkat a büntetőeljárás lehetséges megpróbáltatásainak 
(Guerrini et al., 2018). A fentiek elkerülése érdekében az FDP-t csak az ismeret-
len személyek felderítése céljából szabad alkalmazni egyrészt azon külső tulaj-
donságaiknak a valószínűsítésére, amelyet a szemtanúk is érzékelhetnek, más-
részt olyan genetikai markereknek a felhasználásával, amelyek nem vezetnek 
etikai vagy társadalmi vitákhoz, sem jogsértésekhez (Serrano, 2020). Az FDP 
gyakorlati alkalmazása várhatóan a DNS-ből kinyerhető információk bővülé-
sével növekedni fog a közeljövőben. A felhasználókat ennek érdekében elen-
gedhetetlen megfelelő oktatásban részesíteni az igazságügyi genetika újonnan 
felmutatott eredményeiről, az FDP helyes használatáról. Ebben kiemelkedő 
szerepük van az olyan tudományos konzorciumoknak, mint a European Virtu-
al Centre of Forensic Genetic Research (EUROFOGEN), amelyek az egységes 
tantervi keret kialakításával elősegíthetik az FDP lehetőségeiről és korlátairól 
zajló diskurzust (URL9).
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